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осадках озера Байкал установлено наличие широкого спек-
тра архей, в том числе анаэробных метанотрофов группы 
ANME-2d. Представители этой группы могут осуществлять 
анаэробное окисление метана (АОМ) за счет обратного ме-
таногенеза при участии нитрата в качестве акцептора элек-
тронов [1]. Археи «байкальских линий» [2] отмечены только 
в районах разгрузок газосодержащих флюидов. Наиболее 
представленные последовательности кластера Baikal-1 от-
несены к Group C3 (Thaumarchaeota), кластера Baikal-2 к 
порядку Desulfurococcales, для которых показано участие в 
ферментации органического вещества до ацетата и водорода. 
Основные процессы окисления метана в аэробных и анаэроб-
ных условиях подтверждены экспериментами in vitro.
 Работа выполнена при поддержке Интеграционного 
проекта 4.1.1 ИНЦ СО РАН и Гос. задания 0345-2016-0007.
1. M.F. Haroon, S. Hu, Y. Shi, M. Imelfort, J. Keller, P. Hugenholtz et al. 
(2013). Anaerobic oxidation of methane coupled to nitrate reduction in 
a novel archaeal lineage. Nature, 500: 567–570.
2. V.V. Kadnikov, A.V. Mardanov, A.V. Beletsky, O.V. Shubenkova, T.V. 
Pogodaeva, T.I. Zemskaya et al. (2012). Microbial community structure 
in methane hydrate-bearing sediments of freshwater Lake Baikal, 
FEMS Microbiol. Ecol, 79:348–358.
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С помощью платформ высокопроизводительного секвени-
рования Roche 454 и Illumina (ЦКП “Геномика” СО РАН) 
исследовано разнообразие микробных сообществ донных 
осадков и водной толщи озера Байкал и их участие в цикле 
метана. На основе анализа последовательностей генов 16S 
рРНК в сообществах всех районов озера Байкал идентифи-
цированы аэробные метанотрофные бактерии разного типа, 
относящиеся к классам гамма- и альфапротеобактериям, 
а также неклассифицированные представители филума 
Verrucomicrobia. Разнообразие микроорганизмов определя-
лось составом поступающих углеводородов, а в водной тол-
ще – поступающей со стоком рек автохтонной микрофлорой. 
Филогенетический анализ последовательностей генов 16S 
рРНК и функциональных генов pmoA и mxaF свидетель-
ствует о наличии специфичных для оз. Байкал кластеров, об-
разующих отдельные группы, включающие некультивиру-
емых гомологов с неустановленным метаболизмом.  Оценка 
разнообразия бактерий в сообществах по последователь-
ностям генов 16S рРНК дает более широкий спектр потен-
циально метанотрофных бактерий, чем выявляется по по-
следовательностям функциональных генов pmoA и mxaF. В 
рующих бактерий класса Negativicutes, целлюлозолитиков 
класса Clostridia. Обратная тенденция наблюдалась в отно-
шении бактерий классов Bifidobacteriales, Bacillales. Большее 
содержание лактобактерий порядка Lactobacillales наблюда-
лась у 315-суточных кур-несушек (33,15±1,05%) по сравне-
нию с 40- (5,13±0,23%) и 155- суточной (24,58±0,86%) птицей. 
Разнообразие и количество бактерий в слепых отрост-
ков ЖКТ, которых традиционно относят к возбудителям 
различных заболеваний птицы, из родов Enterobacter, 
Pantoea, Listeria, Acinetobacter, Mycoplasma, семейств 
Campylobacteraceae, Pasteurellaceae, филума Fusobacteria 
увеличивается с возрастом птицы.
Таким образом, в ходе молекулярно-генетических ис-
следований был определен видовой состав микробиоцено-
зов слепых отростков ЖКТ кур яичной породы «Хайсекс» 
в онтогенезе. 
Исследования выполнены при поддержке Министерства 
образования и науки Российской Федерации, Договор 
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Цель работы: выявление структуры и таксономического 
состава микроорганизмов слепых отростков ЖКТ кур по-
роды «Хайсекс» в онтогенезе с применением комплекса мо-
лекулярно-генетических методов.
Исследования состава бактериального сообщества слепых 
отростков кишечника 40-, 155- и 315-суточных кур-несушек 
(по 3 из каждой группы) проводили молекулярно-генетиче-
скими методами (Т-RFLP и ПЦР в реальном времени).
У исследуемой птицы в онтогенезе происходило разви-
тие микробного сообщества ЖКТ, изменение содержания и 
появление новых микроорганизмов. Отмечено, что спектр 
выявляемых бактерий был выше у 40- и 155-суточной пти-
цы (221±11 и 258±9 филотипов соответственно) по сравне-
нию с 315-суточными курами-несушками (178±8 филоти-
пов). Также у 315-суточной птицы выявлено наименьшее 
содержание неидентифицированных филотипов. 
В слепых отростках ЖКТ взрослой птицы выявлено из-
менение доминирующих таксономических групп микроор-
ганизмов - более высокая доля бактерий кислот-утилизи-
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